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1. Bevezetés

A napjainkban folyé tudomanyos kutatasok ¢és felfedezések elképzelhetetlennek
tinnének valamilyen szintli informatikai tamogatas nélkiil. Gondoljunk bele, hogy egy
részecskegyorsitoban vagy egy genetikai laborban milyen oriasi mennyiségli adatot kell
kezelni és elemezni ahhoz, hogy csak a szamunkra fontos eredményeket lathassuk. A CERN
Nagy Hadroniitkoztetojében példaul egy évben hozzavetdlegesen 25 petabajtnyi adat
generalodik, ennek feldolgozasahoz pedig a hagyomanyos adatfeldolgozasi technologiak mar
sajnos nem eclegendéek. Az ilyen ¢és ehhez hasonldé méretii nagy adathalmazokat az
informatika "Big Data"-nak hivja és az ezen alapuldé tudomanyt "Big Data Science"-ként
emlegeti. Gyokerei csupan néhany évre nyulnak vissza, de példaul Barack Obama amerikai
elnok 2012-es ujravalasztasat is mar sokan a Big Data-hoz kotik, ugyanis a valasztas évében
tekintélyes Osszeggel tdmogatta a Big Data irdnya R&D fejlesztéseket a kampéanyanak
segitése érdekében. Természetesen tobb informatikai nagyvallalat is ¢l a Big Data altal
nytjtott lehetdségekkel, tobbek kozott a Facebook, az eBay és az Amazon.com is. Ok
tobbnyire a felhasznaloi igények felmérésére, marketing célokra és piackutatasra hasznaljak
ezt a technologiat.

Tanulmanyaim soran mindig is az adatbazisrendszerek és azok technologiai
foglalkoztattak leginkabb, ezért is esett a témavalasztdsom a nagy adathalmazok
feldolgozasara. A teriilet Gijdonsaga és a felfedezetlen lehetdségek mind-mind motivaltak
ahhoz, hogy koézelebbrél is megismerkedjek a Big Data Science-el.

Mindenekel6tt egy olyan rendszerre volt sziikségem, amely hatékonyan képes nagy
adattomegeket kezelni. Valasztasom az Apache Hadoop keretrendszerre esett, amely lehetévé
tette az adatok elosztott fajlrendszeren (klaszter kornyezetben) torténd tarolasat és
feldolgozasat, emellett kivalo lehet6séget nyhjtott az egyszer(i programozasi modellen
(MapReduce) keresztiili Big Data alkalmazasfejlesztésnek is.

Elsddleges célom egy olyan alkalmazas megirdsa volt, amely biologiai géninterakciok
lekérdezését és rendezését valositja meg, mindehhez felhasznalva a Hadoop és a Big Data
altal nyuajtott lehetdségeket. Masodlagos célom pedig az Apache Hadoop architektirdjanak a
bemutatasa volt, mivel jelenleg magyar nyelven ilyen iras eddig sajnos nem létezett. A
dolgozat logikai szerkezete miatt elészor a Hadoop keretrendszert és annak fontosabb

komponenseit ismertetem, majd ezt koveti az alkalmazasom dokumentacioja, amely



remélhetdleg a biologiai kutatasok egyik hasznos eszkoze lesz. A szoftver a BioGRID nevii
adatbazis egyik webszolgaltatasat hasznalja, amellyel fehérje-fehérje ¢és genetikai
interakciokra vonatkoz6 informdcidkat tudunk lekérdezni. A fejlesztést egy virtudlis gépen
végeztem, amelyre kiilon telepitettem a Hadoop-infrastrukturat. A rendszer skalazhatosaga
mar itt megmutatkozott, hiszen single-node-0s klaszterként (azaz "egygépes" klaszterként)
tudtam a teljes rendszert hasznalni. Az alkalmazas nagy része Python nyelven iro6dott, viszont
ezen kiviil tartalmaz egy kevés Java kodot is. A konnyli hasznalhatosag jegyében egy

egyszerl grafikai feliilet (GUI) is implementalva lett a projekthez.



2. Az Apache Hadoop

Az Apache Hadoop egy nyilt forraskodu keretrendszer, amely elosztott rendszereken
fut6 adat-intenziv alkalmazasokat tamogat. Alapjait még 2004-ben kezdte el fejleszteni Doug
Cutting és Mike Cafarella. Eredeti céljuk egy altaluk mar megirt webes keresdmotornak (a
Nutch-nak) az elosztott rendszerre valdo implementalasa volt, amelyhez a Google altal is
hasznalt Google File System-et, azaz a GFS-t vették alapul. Az igy sziiletett fajlrendszert
Nutch Distributed Filesystem-nek (NDFS-nek) nevezték el. A fejlesztés itt még nem ért véget.
Nem sokkal azutan, hogy a Google publikalta a GFS architekturajat, megismertette a vilaggal
a MapReduce paradigmat is, amely arra 6sztondzte a Nutch csapatot, hogy a sajat motorjukba
is beépitsék azt. A készitOk ugy gondoltak, hogy az igy megsziiletett rendszer nem csak a
keres6 esetében, hanem mas teriileteken is jol alkalmazhatova valhat, igy 2006 februarjaban
egy kiilon projektet inditottak Hadoop néven, hogy a rendszer eleget tudjon tenni napjaink
(leginkabb webes) Big Data kovetelményeinek. Ebben az idében Cutting a Yahoo!-nal
dolgozott, ami biztositani tudta szamara a megfeleld eréforrasokat és fejlesztécsapatot, hogy a
Hadoop egy valoban kifinomult rendszer lehessen. 2008 februarjaban a Yahoo! bejelentette,
hogy a keresdmotorjuk indexeit egy 10,000 magos Hadoop-cluster generalja. Innent6l fogva
az alkalmazas kiemelt Apache projekt lett és a Yahoo! utan szamos vallalat kezdte el a sajat
Hadoop-cluster-ét kiépiteni, tobbek k6zott a New York Times és a Last.fm is.

A Hadoop valodi elonye a teljesitményében, megbizhatosagaban, skdldazhatosagaban és
konnyii menedzselhetéségében rejlik. Ahhoz, hogy ezeket az elényoket mi is ki tudjuk
hasznalni, el6szor mindenképp érdemes kozelebbr6l megismerkedniink a rendszer
architektrajaval. (Az alabbi HDFS-r6l és a MapReduce-rol sz6l6 fejezetek nagyrészt a

Yahoo! altal kidolgozott Hadoop Tutorial alapjan késziiltek.)

2.1 Architektara - HDFS

A nagyméret(i adathalmazokkal valo munka meglehetésen bonyolult feladat. Egy efféle
tevékenység adatmennyiségének alsé hatara legalabb néhany szaz gigabajtnal kezdodik és
akar tobb terra- és petabajtnyni méreteket Olthet. Szerencsére a Hadoop az ekkora

adatmennyiségeket kivaléoan kezeli, viszont az ilyen méretii adatokon vald szamitasokhoz



sajnos egy hétkoznapi szamitogép er6forrasa nem elegendd, csakis valamilyen grid-
infrastruktura johet szoba.

A Hadoop ennek megoldasara egy elosztott fajlrendszert, a HDFS-t (Hadoop
Distributed File System-et) implementalja, melynek egyik feladata az, hogy a nagyméretii
bemeneti fajlokat feldarabolja és a darabokat egy klaszter-rendszer egyes csomoépontjaihoz
(node-jaihoz) eljuttassa. Ekkor a rendszer pdarhuzamosan dolgozhat az adatainkon, amivel
jelentdsen csokkenti a feldolgozasnak az idejét. Ehhez hasonld elosztott megoldasok mar a
Hadoop el6tt is Iéteztek (NFS), viszont egyszerii programozasi modell (amellyel gyorsan
lehetne fejleszteni és tesztelni) és automatikus feldarabolasa az adatoknak eddig nem volt
megoldott.

A rendszer redundanciat is biztosit, hiszen egy adatot alapesetben tobb node-on tarol el.
(Példaul egy 100 node-o0s klaszter esetében, ha az egyik szamitogép meghibasodik, annak
feladatait egy masik node veszi at, mellyel az esetleges adatvesztéseket tudjuk elkeriilni.)

NameNode:
csak metaadatokat tarol

DataNode-ok:
fdjlblokkokat taroljak

1. dbra - A redundancia biztositasinak érdekében a DataNode-ok egy fdjlblokkot
akar tobb helyen is el tudnak tarolni. Az dbran lathaté esetben egy blokk két
kiilonbozo node-on van jelen, tehat ez esetben a replikdcios faktor 2.

Rekord-orientalt rendszer 1évén, a Hadoop a bemend adatokat sorokra bontja le

(természetesen az alkalmazas logikajanak megfeleléen meghatarozhatjuk masképp is) és

azokat az egyes csomopontokra juttatja el. A beolvasas igy a helyi lemezrdl torténik, ami



nagyban csokkenti a halozati terhelést. Tovabba az, hogy egy adott szamitasi feladatot az
adatokhoz (a node-okra) tovabbitja és nem az adatokat a szamitasokhoz, nagyban noveli a
rendszer hatékonysagat és teljesitményét is.

A keretrendszer nem képes barmilyen altalunk készitett programot elosztottan futtatni,
ugyanis a kodnak sziikséges kovetnie a MapReduce programozasi modellt. A HDFS
szempontjabdl ez csupan annyit jelent, hogy a kommunikacioknak a szama elére meg van
hatarozva az egyes processzek szamara, ami a rendszer megbizhatosagat fokozza. Emellett
masik fontos elonye a HDFS-nek a skdldzhatosag, hiszen egyszeriien lehet hozzaadni és
elvenni csomdpontokat a klaszterhez a Hadoop teljes atkonfiguralasa nélkil.

A HDFS egy blokk strukturalt fajlrendszer: minden egyes fajl fix méretii blokkokbol all,
melyek a klaszteren vannak eltarolva (egy vagy tobb node-on). Ezeket a csomopontokat
DataNode-oknak (DataNodes-nak) nevezziik. Egy fajlhoz tartozo blokkok nem feltétleniil
vannak egyazon hattértaron eltarolva, ezért a rendszernek kiilon koordinalni kell tudnia azt,
hogy melyik DataNode-r6] melyik blokkot fogja hasznalni az adatok feldolgozaskor.
Alapesetben a rendszer a blokkokat (a redundancia miatt) 3 csomoponton tarolja el, azonban
ez az érték egy konfiguracios fajlon keresztiil tetszélegesen modosithaté. A blokkok
alapmérete 64 MB, ami sokkal nagyobb a mas fajlrendszerecknél megszokott 4 vagy 8 kB-hoz
képest. EbbOl fakadoan kevés metaadatot kell taroljunk a fajlokrol. Tovabba ezek a
komponensek nem részei a hagyomanyos értelembe vett fajlrendszernek. Példaul egy Ls -
Lrth parancsnak a kimenete csak a lokalis fajlrendszeren talalhatd fajlokat fogja kilistazni,
mivel a HDFS service-ek kiilon namespace-ben futnak. Ha az elosztott rendszeren 1évo
fajlokat szeretnénk elérni, ahhoz a Hadoop sajat "shell"-jét sziikséges hasznalnunk, melynek
parancsai nagyon hasonloak az alapveté Unix-os parancsokhoz. A metaadatok tarolasara
elkiilonitett node-ot NameNode-nak nevezziik, amely lényegében az G6sszes HDFS fajlra
vonatkozo informaciot tartalmazza (fajlnév, elérési utvonal, jogosultsagok, stb.). Kis mérete
gyorsabban ellehessen érni. Egyik hatranya sajnos a Hadoop-nak, hogy a NameNode
meghibasodasa esetén egyetlen blokkjat se fogjuk tudni elérni a fajlrendszernek, viszont ezek
a node-ok alapvetéen nincsenek kitéve nagy terhelésnek egy DataNode-hoz képest. (Nagy
infrastrukturanal persze érthetd, hogy a magas rendelkezésre allds miatt a NameNode-ot
duplikaljak.) DataNode meghibasodasa esetén viszont a fent emlitett tarolasi eljarasok kivalo

megoldast nyujtanak az adatok védelmére.



2.2 A MapReduce paradigma

A MapReduce programozasi modellt nagy adathalmazok parhuzamos, elosztott
rendszereken torténd feldolgozasara tervezték. Alapjat a funkcionalis programozas ihlette,

annak is a map ¢és reduce funkcioi.

2.2.1 A Map és a Reduce

A funkcionalis programozasban a map egy olyan magas szintii fliggvényt jelol, amely
egy lista minden egyes eclemére alkalmaz egy fliggvényt, majd eredményként a mar
transzformalt 0j listaval tér vissza. Gyakran nevezik "apply-to-all” ("alkalmazd mindegyikre™)
fiiggvénynek is. Példaul ha van egy listank [2, 5, 3, 4, 6, 7, 21], amelyre definidltunk
egy negyzet x = x * x fuggvényt, akkor a map negyzet [2, 5, 3, 4, 6, 7, 21]
eredménye a [4, 25, 9, 16, 36, 49, 441] lista lesz.

A reduce (vagy ismertebb nevén fold) egy szintén magas szintli fliggvény, amely egy
szekvenciat redukal tigy, hogy annak mindegyik elemére rekurzivan alkalmaz egy fliggvényt.
Legyen adott a kovetkez6 fliggvényiink, osszead = x + y. Ebben az esetben (a map-nal
szereplo példat alapul véve) a reduce (osszead, [2, 5, 3, 4, 6, 7, 21]) eredménye 48
lesz.

A fentebb emlitett két fliggvényt kiilon-kiilon tobb programozasi nyelv (példaul a
Python) is implementalja. A map és reduce egyiittesen egy hatékony eszk6z a strukturalatlan

adatok feldolgozasara.

2.2.2 Mikodése

A Hadoop esetében a map fazis (mapper) az adatok sziirését és parhuzamos futasat
valositja meg — amelyhez sziikséges bemeneti adatokat természetesen a HDFS szolgéltatja -, a
reduce fazis (reducer) pedig a map-tol kapott darabolt adatokat transzformalja at végsd
formajukba, visszatérve a szamunkra fontos kimenettel. A Hadoop ezen kiviil tartalmaz mas
komponenseket is, amelyek a MapReduce (MR) implementalasahoz (és a hatékony

haszndlathoz) sziikségesek.



A Dbemeneti adatoknak a feldarabolasat az Input reader végzi, amely darabokat a
keretrendszer egy-egy mapper-hez rendel hozza. Az MR altalaban kulcs-érték parokon szokta
a szamitasokat végezni, igy egy MR job (futas) bemeneti kulcs-érték parok listajabol,
kimeneti kulcs-érték parok listajat fogja létrehozni. A mapper és a reducer kozott szintén
kulcs-érték parok generalodnak, amelyek az egyes reducer task-ok input-jat alkotjak. Ezen
kulcsoknak nem sziikséges egyedieknek lenniiik. Példaul egy "word count" programban - ahol
egy szdveg Osszes szavanak az eléfordulasat szamlaljuk-, a mapper a szoveg sorait szavakra
bontja fel és kimenetként olyan kulcs-érték parokkal tér vissza, ahol a kulcs a szot, az érték
pedig annak el6fordulasat jeloli (a szoveg egy soraban). Ezt kovetden a Partition (feloszto,
particionalo) rész kovetkezik, ahol az egyes mapper kimeneteket egy meghatarozott reducer-
hez rendeljiik hozza. Ezt a folyamatot Shuffling-nak, azaz "keverésnek" nevezziik. Minden
érték ahol a kulcsok megegyeznek, ugyanazon reducer-hez fog keriilni figgetleniil attol, hogy
valojaban melyik mapper-t61 is szarmazik. A reducer - a példank esetében - az ugyanazon
kulccsal rendelkez6 rekordokat (szavakat) Osszegezi és az alapjan generalja Ki az output
fajlunkat, amelyet az Output writer fog a sajat HDFS-iinkre irni, ami a szavak el6fordulasanak

szamait fogja tartalmazni. A példa MR job teljes miikodését a 2. abra szemlélteti:

Input Map Shuffle and Sort Reduce Output
the quick
browi fox :
A the, 1 :
brown, 1 :
fox, 1 : : :
quick, | 2y " brown. 2.
fox;:2 :
the, 1 how 1
now:1
the;:3
thefox
afethe: i p
mouse
ate, 1
mouse, | ate 1
cow, 1 :
mouse; 1
quick;:}
NOW: oW,
brown »
COW

2. abra - A "word count” program miikodése
Az input fajlunk feldaraboldsa utin a mapper-ek Kulcs-érték parokat hoznak létre, melyek a reducer-ek
inputjait fogjdk alkotni. A Reduce funkcio az azonos kulcsi rekordok osszegzését fogja elvégezni, ami
kimenetkeént a szavak eloforduldsanak szamat fogja szamunkra jelenteni.



2.2.3 Eletciklusa

Amikor egy MR job-ot futtatunk, nagyon komplex folyamatok mennek végbe. A
dolgozatnak nem célja a teljes MR életciklust bemutatni, csupan a megirt alkalmazas
szempontjabol fontos komponenseket szeretné kiemelni. Az elsé legfontosabb a Job Tracker,
amely az egész program futtatasaért felelés. Daemon processzként az 6 feladata szétosztani az
egyes mapperek kozott az adatokat, hogy azok egy idoben legyenek feldolgozva, valamint
ezekhez a mapper-ekhez kiilon-kiilon Task Tracker processzeket rendel hozza, hogy a
mapper-ek rajtuk keresztiil kapjak meg a feldarabolt adatokat. Hasonlo elven a reducer-ekkel
is kommunikal, és az allapotukat folyamatosan riportalja a Job Tracker fel¢. Ezeken feliil
miikodik a Job Client, amely a bemené adatok feldarabolasaért, az er6forrasok elérhetdségéért

¢s minden egyes uj MR job validalasaért felelds.

[ Kliens J e .
[ i
N\_ __—* JobTracker !

L ~ . ~ O

~ =
Task Tracker i Task Tracker | Task Tracker | ! Task Tracker i

TS TN TS

3. abra - A Job tracker és a Task Tracker kapcsolata
A Job Tracker daemon processzként miikédve a feldarabolt adatok szétosztdsdért felelds,
valamint a Task Tracker processzeket miikédteti, amely az egyes Map, Reduce és Shuffle folyamatok
miikodeéséhez sziikséges adatokat biztositja.

2.3 Kiegészito lehetoségek

A Java alapi MapReduce programok a HDFS-el egyiitt egy nagyon hatékony

keretrendszert alkotnak, de az azon keresztiil programozas igen komplex ismereteket igényel.

10



Sok olyan fejleszté van - példaul Business Analyst-ok, Data Scientist-ek - akik szamara
hasznos eszkoz lehetne a Hadoop, ha nem kellene hozza megfeleld szintii Java tudas. Az ilyen
fejlesztOket nem érdekeli, hogy hany mapper és reducer van egy adott programhoz, inkabb
csak a szamukra fontos munkara probalnak fokuszalni. Ezt az igényt tobb MR implementacio
segiti, példaul a Hive is.

A Hive egy SQL-szerii MapReduce implementacid, amely az "adattarhazas" SQL-
fejlesztok munkajat hivatott segiteni. Az SQL-t viszont strukturalt adatok lekérdezésére
szoktuk hasznalni leginkabb, igy igény meriilt fel egy olyan eszkdz kifejlesztésére, amely
tobb flexibilitast nyljt az elosztott rendszeren tarolt adatok feldolgozasat illetéen. Erre egyik
megoldasa Yahoo! Research-nek a Pig nevli szkriptnyelv volt, amely megvaldsitotta a
deklarativ SQL-szerli lekérdezényelv és az alacsony szintli-, proceduralis nyelv igényét,
amellyel MapReduce koédot tudunk Iétrehozni. A sokféle végfelhasznalo kiszolgalasara
tovabbi Hadoop projektek is Iétrejottek, mint példaul a HBase (0szlop-orientalt adatbazis), a
Zookeeper (elosztott rendszer karbantartasara szolgald service) vagy példaul a Mahout

(skalazhato machine learning library).

S hErbEm

@ MEPR M

é? HDES;

4. abra - Hadoop Ecosystem
A legkiilonbozobb felhasznaloi igények kielegitésére t6bb Apache projekt is létrejott,
melyek az alap Hadoop rendszer stabilitasdra és skdldzhatésagdra épiilnek.

11



3. BioGrid Hadoop

Az alkalmazas legfobb célja: biologiai gének egyedi és Osszetett interakcidinak a minél
hatékonyabban és gyorsabban torténd lekérdezése és rendezése. A gének kinyeréséhez a
BioGRID nevili adatbazis REST alapti webszolgaltatasat hasznalja, amely adatbazis az egyik
legnagyobb gytlijteménye a fehérje-fehérje és genetikai interakcioknak. (A BioGrid Hadoop
megnevezeés nem Osszetévesztendd a BioGRID adatbazissal és a Hadoop rendszerével, a két
név csupan a kutatas konny(i azonosithatosaga miatt lett felhasznalva.) A program grafikus
feliileten keresztiil segit az eligazoddsban, igy hasznalatdhoz nem sziikséges a Hadoop
mélyebb ismerete. Csupan 3 dolgot kell megadni:

e lekérdezni kivant gének listajat,

e kimeneti mappa helyét, ahol az output fajlt szeretnénk tarolni,

e Hadoop fékonyvtaranak elérési utvonalat.
Ezen paraméterek ismeretében a program automatikusan fut, mar csak a végeredményre
(output file-ra) kell varnunk. A kimeneti fajl minden futas esetében egy .csv (comma-
separated values) kiterjesztésii szoveges allomany lesz, ami egy tablazatot reprezental, ahol az
egyes mez6értékek vesszovel (vagy mas karakterrel) vannak elvalasztva. (Bévebb leiras CSV-
r6l a custom.jar részben talalhat6.) Ezt a formatumot a tablazatkezelé programok nagy része

kivaléan tudja importalni és exportalni.

3.1 Felhasznalt eszkozok

3.1.1 Operacios Rendszer

Ahhoz, hogy a BioGrid Hadoop megsziilethessen, elsd sorban egy megfeleld
fejlesztokornyezetre volt sziikségem. Valasztasom az Ubuntu Linux 12.04-re esett, amelyhez
a Hadoop legfrissebb verzidjat telepitettem fel. (2013 augusztusaban ez az 1.2.1 (stable)
verzio volt.) Konfiguralhaté rendszer 1évén a Hadoop képes a "single node"-ként valo
iizemeléshez. Ehhez csupdn annyi sziikséges, hogy a  hivatalos oldalr6l

(http://hadoop.apache.org/releases.html) let6ltott tar.gz allomanyt kicsomagoljuk, a Java 7-es

verziojat feltelepitjitk, majd a kornyezeti valtozokat a profile options-el egyetembe frissitjiik.
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fgy a rendszer "standalone" modban mar mitkodéképessé is valt, viszont ilyenkor az egész
rendszer miikodésért csak egy Java processz felelds, tehat a helyi rendszeriinkon csak egy
JVM (Java Virtual Machine) instance fog futni. A HDFS szolgaltatasokat sajnos igy nem
érthetjiik el, s6t kiilon a Tracker-eket sem kisérhetjiik nyomon. Fejlesztés szempontjabodl ez a
mod éppen megfeleld is lehetett volna, de a Hadoop skalazhatosaganak demonstralasa miatt
"pseudo-distributed" modban akartam hasznalni a rendszert, igy magam konfiguraltam be az
egyes komponenseket. Harom xml fajlt médositottam, a core-site.xml-t, a hdfs-site.xml-t és a
mapred-site.xml-t.

Minden ilyen konfiguracios fajl a Hadoop fokonyvtaranak conf almappajaban talalhato
meg. A core-site.xml-ben a NameNode host-jat local-ra, a kommunikacios portjat pedig 9000-
re allitottam:

core-site.xml:
<configuration>
<property>
<name>fs.default.name</name>
<value>hdfs://localhost:9000</value>
</property>
</configuration>

A hdfs-site.xml-ben a replikacios tényez6t 1-re (az egy node-on vald fejlesztés
szempontjabol nem tartottam fontosnak a redundanciat), végiil a mapred-site-ban a Job
Tracker futasat a sajat gépem 9001-es portjara konfiguraltam be:

hdfs-site.xmlL:
<configuration>
<property>
<name>dfs.replication</name>
<value>1</value>
</property>
</configuration>

madred-site.xml:
<configuration>
<property>
<name>mapred. job.tracker</name>
<value>localhost:9001</value>
</property>
</configuration>

Rendszer telepitésének befejezése a NameNode formazasaval zarult, amelyhez a
bin/hadoop namenode -format parancsot hasznaltam. Ez lényegében az dsszes NameNode-
on taldlhatdé metaadatot torolte, majd a beallitdsaim szerint alaphelyzetbe allitotta a

csomdpontot. Ezek utdn mar csak a rendszer elinditdsa volt hatra, az ehhez pedig a fokonyvtar
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bin mappajaban talalhatdo start-all.sh script-et futtattam le. Ezutan, a jps (Java Process
Status) paranccsal maris lathatova valt, hogy a Task Tracker, NameNode, DataNode és Job
Tracker elindult, igy a rendszer tizemképessé valt.

A Job-ok és a HDFS monitorozasit a Hadoop a webes feliiletein, a
http://localhost:50030 ¢s 50070-es cimeken keresztiil végeztem. Itt tudtam pontosan nyomon
kovetni a futasi idoket, azt hogy mennyi memoriat, tarhelyet és hasznal egy adott job,
valamint ha valami rosszul futott le, az adott job-hoz tartozo log-okat is ezen keresztiil tudtam

bongészni.

Hadoop job_201410241045_0001 on localhost

User: jw

Job Name: streamjob7804119538111868898.jar
Job File: hdfs://localhost:9000/tmp/hadoop-jw/mapred/staging/jw/.staging/job_201410241045_0001/job.xml
Submit Host: jw-VirtualBox

Submit Host Address: 127.0.1.1

Job-ACLs: All users are allowed

Job Setup:_Successful

Status: Succeeded

Started at: Fri Oct 24 10:54:47 CEST 2014
Finished at: Fri Oct 24 10:55:31 CEST 2014
Finished in: 43sec

Job Cleanup:_Successful

Kind || % Complete | Num Tasks | Pending | Running | Complete || Killed TWS
map 100.00% 2 0 0 2 0 o/0
reduce| __100.00% 1 0 0 1 0 0/0
Counter Map | Reduce Total

File Input Format Counters | Bytes Read 0 0 56

SLOTS_MILLIS_MAPS 0 0 48,122

Launched reduce tasks 0 0 1

Total time spent by all reduces waiting after reserving slots (ms) 0 0 0

Job Counters Total time spent by all maps waiting after reserving slots (ms) 0 0 0

Launched map tasks 0 0 2

Data-local map tasks 0 0 2

SLOTS_MILLIS_REDUCES 0 0 13,577

File Qutput Format Counters | Bytes Written 0 0 142,002

5. abra - Informaciok egy MR job-rol
A webes feliileten az olvasott bdjtok szamdtdl kezdédben, a MR task-ok stdtuszain dt,
egészen a Job futasanak végéig minden folyamatot nyomon kovethetiink.

3.1.2 Oracle VM Virtual Box

A sajat elosztott kdrnyezetem kialakitasahoz az Oracle VM Virtual Box virtualizacios

szoftvert vettem segitségiil. Az alkalmazas lehetévé tette szdmomra azt, hogy a feltelepitett
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operacios rendszeremen (Windows 7) feliil olyan un. vendég operacios rendszert (Guest OS-t)
hozhassak 1étre, amely az altalam konfiguralt virtualis kornyezet eréforrasait hasznalva volt
képes miikodni. A Guest OS az én esetemben Ubuntu Linux volt, amely az el6z6 részben mar

emlitésre keriilt. A rendszerinformaciokat az aldbbi tablazat tartalmazza:

OS: Ubuntu Linux 12.04.4 LTS
CPU: Intel Core i3-380 (2.53 GHz)
Utasitaskészlet: 64 Bit

Memoria: 4096 MB

Hattértar: 20,66 GB

1. tabldzat - A virtudlis kbrnyezet paraméterei
Operdcios rendszerkent az Ubuntu Linux disztribucio 64 bites
valtozatat haszndltam, ami alatt egy kétmagos Intel i3-as processzor miikodaott
4GB RAM és 20 GB hattértar kiséretében. Fejlesztési szempontbol ez a
konfiguracio igen hatékonynak bizonyult.

3.1.3 Hadoop Streaming

Minden Hadoop rendszer installalasaval parhuzamosan telepiill a Hadoop Streaming
nevil utility, amely lehetévé teszi azt, hogy barmilyen futtathatd script-et mapper-ként vagy
reducer-ként hasznaljunk egy job-nal. Alapb6l a Java nyelven kodolt MR programok kiilon
osztalyokat hasznalnak az adatok HDFS-r6l valé beolvasasara és kiiratasara, a Streaming
viszont azok helyett inkabb az stdin-t és az stdout-ot hasznalja. Ez konnyebbséget jelent,
hiszen igy lényegében barmilyen nyelven tudunk Big Data programokat irni, mivel a nyelvek
jelentds része képes ezzel a két I/O stream-el kommunikalni. Ezt kihasznalva az
alkalmazdsom végiil Python nyelven lett koédolva, viszont hogy a kimeneti fajl .csv
formatumu lehessen, egy kevés Java kod is sziikséges volt hozza.

A utility miikodése nagyon egyszerii. Egy parancs, néhany kapcsolo, amelyek koziil mi
magunk valasztjuk ki, hogy mire is van valdjaban sziikségiink. A BioGrid Hadoop esetében

példaul a MR job futtatdsdhoz sziikséges parancs az aldbbiak szerint néz ki:
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$ bin/hadoop jar contrib/streaming/hadoop-streaming-1.2.1.jar \
-file /home/jw/python/mapper.py \
-mapper /home/jw/python/mapper.py \
-file /home/jw/python/reducer.py \
-reducer /home/jw/python/reducer.py \
-input /user/jw/* \
-output /user/jw/output

Itt lathaté a mapper-nek és a reducer-nek, valamint a HDFS-en hasznalatos input/output
mappaknak az elérési utvonalai. Tovabbi opciok is vannak ezeken kiviil, akar még Partitioner
osztalyt is megadhatunk, ha a programunk azt kivanja. A fejlesztéshez kicsit koriilményes volt
mindig felparaméterezni egy Streaming job-ot, ezért sokszor csak az alabbi parancsot

alkalmaztam emulalasra:

$ cat input.txt | ./mapper.py | sort | ./reducer.py

Mivel az alkalmazas az stdin-t és stdout-ot hasznalja, ez az egyszeri Unix parancs nagyon

hasznosnak bizonyult a BioGrid Hadoop fejlesztése alatt.

3.1.4 A Python és az EasyGUI

A mapper-t, reducer-t és a GUI-t egyarant a manapsag nagy népszeriiségnek 6rvendé
Python nyelven koédoltam. A Python a nagyon magas programozasi nyelvek csoportjaba
tartozo nyelv, melynek filozofiaja az olvashatdsagot és a programozas megkonnyitését tartja
fontosnak, szemben példaul a futasi idével. Tobbféle programozasi paradigmat tamogat
(funkcionalis, objektumorientalt, proceduralis), valamint MapReduce programok irasara is
konnyen hasznalhato. Az alkalmazasomban csupan alapveté modulokkal dolgoztam, melyek
koziil csak az EasyGUI volt kivétel.

A grafikus feliilet programozéasakor nem a design-t, hanem a konnyli kezelhetdséget
tartottam a legfontosabbnak. Egy Hadoop Streaming job felparaméterezésekor sok mindenre
kell iigyelni és figyelni, ezért fontosnak tartottam azt, hogy a programot egy alap Unix-
tudassal rendelkezd felhaszndlo is egyszeriien tudja kezelni. A lehetdségeket bongészve az
EasyGUI mellett tettem le a voksomat, mivel a tobbi GUI-val ellentétben ez a modul nem
eseményvezérelt (event-driven) elven mikodik, tehat a dialogusablakokat egyszerii
fiiggvényhivasokon keresztiil tudtam létrehozni. (Nem volt sziikséges se root window-t

deklaralni, se event loop-ot inditani, mint példaul a TKinter esetében.)
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3.2 A Repository bemutatasa

Az alkalmazas verzidkezeléséhez git-et hasznaltam, melynek repository-ja az alabbi

linken érhet6 el: https://github.com/benauer/Biogrid-Hadoop/. A program hasznalatdhoz a

Hadoop 1.2.1 és a Python 2.x-es verzidja (az EasyGUI modullal kiegésziilve) sziikséges.

BioGRID @

6. abra BioGRID és a Hadoop logdja

A gének listajat, melyek interakciot le szeretnénk kérdezni, egy .txt fajlban sziikséges
megadni méghozza tigy, hogy egy gén egy sorban szerepeljen:
input.txt (példa):

CG13321
CG13322
CG13326
CG14247
Glycogenin
CG11796
CG12582CG13321

Output mappanak (a kimeneti fajl tarolasahoz) tetszdlegesen valaszthatdé barmilyen hely,
ahova van irasi jogosultsiga a felhasznalonak, a Hadoop alapkonyvtarahoz pedig (ha a
kornyezeti valtozok be vannak allitva) a $HADOOP_INSTALL alatti hadoop-<verzidészdm>
mappat sziikséges beallitani. (Tehat a dialogus ablakon keresztiill azt a mappat kell
megnyitni.) A futas egyes fazisait nyomon kovethetjik a terminalablakon keresztiil, a
folyamat végét pedig egy kiilon ablak fogja szamunkra jelezni. A kimeneti fajlt ekkor mar
hasznalhatjuk is, importalhatjuk tablazatkezeldbe vagy akar egy egyszerii notepad-el is
megnyithatjuk.
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A program sematikus miikodését a 7. és 8. dbra szemlélteti:

start.py:

-choose input file

-choose output location

-choose hadoop-<version> directory

1. Copy to HDFS

2. Parameter initialization

3. Write results to HDFS

4. Copy to local disk

5. Delete output file from HDFS

7. abra - A program miikédése. A program a megfelelé paramétereinek beadllitasa utan
a bemeneti fajl a HDFS-re lesz felmasolva, hiszen a MR job majd onnan fogja beolvasni a fajlt.
A job végeztével a kimeneti fajlt a sajdt lokdlis fajlrendszeriinkre keriil, a HDFS pedig
a kiindulo allapotaba tér vissza.

S TR

L ] i T el = = == ——
| genel : | genel ! ! genelcl,c? :

1 1 ! ] | :

1 1

i gens? ! 1 gene? ! ' gene2,c3,cd !

: g : d : : d : ‘
--------- ! I genellgene? | | genel|gens2.c5,ch | wrile to

' o

query inferactions g @ cec-cemmmmaa—o--a
| genellgene2c5cB | /

1 |

- ! 1

BioGRID — ! genel ¢l c? !

I |

: gene2c3cd :

8. dbra - A MapReduce folyamata
A bemeneti fajlként megadott két génbdl eléallithato részhalmazokat a Map folyamata hozza létre, melyek a
BioGRID adatabadzison keresztiili lekérdezésekhez sziikségesek. Az interakciokat a program szamara egy REST
service biztositja, az adatok rendezését és csv-vé valo alakitasat pedig a Reducer task végzi el. A job a HDFS-re
valo irassal fejezdodik be.
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A konyvtarszerkezet az alabbiak szerint épiil fel (9. dbra):

N
O
3

e

custom
L— customCSVFormat.class
CustomCSVFormat. java

ha p.gif
mapper.py
README . md
reducer.py
start.py

|

R
F__
—
F__
F__
F__
e

9. dbra - Konyvtarszerkezet, amit a repository klonozasa utan kapunk

3.2.1 GUI (start.py)

A program a MR job levezényléséért, az ehhez sziikséges paraméterek bekéréseért és az
egyszerti hasznalatért felelds. A felhasznalonak nem kell kiilon foglalkozni a HDFS-re valo
feloltéssel és az onnan vald letdltéssel, csupan a grafikus interface-en keresztiil sziikséges
megadnia néhany elérési utvonalat. A kod elején — barmely programhoz hasonloan — az
importok helyezkednek el. Az os, getpass és subprocess modulokat az operacids rendszer-
fliggé parancsok hasznalata-, az easygui-t pedig az egyszerti grafikus kezel6feliilet
létrehozasa miatt importaltam be.

A main fliggvény eleje az tidvozldablak megjelenitésével kezdddik (10. dbra), ami kozli
veliink, hogy milyen paraméterek sziikségesek a géninterakciok létrehozasahoz. Ehhez az
easygui-nak a msgbox fliggvényét hasznaltam, amely a szoveg mellett a projekt logojat is
megjeleniti (,,hadoop.gif”).
start.py (1)

10. image="hadoop.gif"
11. msgbox(msg="Welcome to the BioGrid Hadoop tool!\n\nPlease follow the
steps below to use this tool:\n\n 1. Choose your input file\n\tPath: ?\n
2. Choose your output file destination \n\tPath: ?\n 3. Your default H
adoop folder where bin/hadoop runs \n\tPath: ?\n", title='BioGrid Hadoop
Console', ok_button='Continue', image=image)
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-

BioGrid Hadoop Console

Welcome to the BioGrid Hadoop tool!
Please follow the steps below to use this tool:
1. Choose your input file
Path: ?
2. Choose your output file destination
Path: ?

3. Your default Hadoop folder where bin/hadoop runs
Path: ?

BioGRID @

Continue

10. dbra - A szoftver kezddképernydje, amely a programon beliili tajékozodast segiti.

A title paraméterrel az ablak nevét, az ok_button-al pedig a gomb feliratat allitottam be.

Az input fajl és az output mappa kivalasztasat a fileopenbox végzi el, amely egy
dialégus ablakon keresztiil segit az egyszerii fajl- és mappakivalasztasban. (11. abra) Az input
fajlban egy génnek egy sorban kell elhelyezkednie, mivel az MR kéd eszerint fogja majd
bontani az egyes task-okat. Output file Gtvonalnak pedig egy tetsz6leges mappat kell megadni

a sajat, lokalis rendszeriinkon.

™ 1. Please select your input file

Directory:  /home/jw/python _|| |
nbination_test.py~  [E hadoop.qgif El input2.txt~
itom.jar El hour.gif El input_raw.t
stomCSVFormat.java [El hourglass.gif El mapper.py
stomCSVFormat.java~ El input.txt El mapper.py-
‘testMapper.txt El input.txt~ El mapper_coi
‘testMapper.txt~ El input2.txt El mapper_coi
|4l ] ¥
File name: |input2.txt Open
Files of type:  All files (*.%) —l| Cancel |

11. dbra - Az input fajl és az output kényvtar kivalasztasat segito dialogusablak
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(Alapbol ez az aktualis mappa lesz, ahonnan futtatjuk az alkalmazast (default="*").) Egy

kisebb hibakezelés is belekeriilt a két dialogus k6z¢é, ha nem lett kivalasztva egy paraméter,

akkor a program be fog zarulni majd 1-es hibakoddal fog visszatérni. (12. dbra)

You didn't choose input file. Closing program...
OK

12. abra - Hibatizenet-ablak.
Ha valamilyen utvonalat nem allitottunk be helyesen, akkor a program
hibaiizenetet fog megjeleniteni.

start.py (2)

13.
14.

15.
16.
17.

18.
19.
20.
21.
22.

23.
24.

25.
26.
27.

28.
29.

#Get information about input/output paths and hadoop
inputFile = fileopenbox(msg=None, title="1. Please select your input
file", default="*"', filetypes=None)

if inputFile == None:
msgbox(msg="You didn't choose input file. Closing program...", ti
tle="Error!', ok_button="0OK', image=None)
print "You didn't choose input file. Closing program..."
return 1

#Choose output directory
msgbox(msg="Please follow the steps below to use this tool:\n\n 1. C
hoose your input file\n\tPath: " + inputFile +"\n 2. Choose your output
file destination \n\tPath: ?\n 3. Your default Hadoop folder where bin/h
adoop runs \n\tPath: ?\n", title='BioGrid Hadoop Console -
Step 2', ok_button='Continue', image=image)

outputFileDir = diropenbox(msg=None, title="2. Please select your out
put folder", default='*")

if outputFileDir == None:
msgbox(msg="You didn't choose output file. Closing program...", t
itle="Error!', ok_button='0OK', image=None)
print "You didn't choose output file. Closing program..."
return 1

Ehhez hasonloan, végiil a Hadoop konyvtarat kell megadni, ahonnan a bin/hadoop kezdeti

parancsokat lehet kiadni. Majd végiil egy végso ellendrzés kovetkezik, ahol akar el is tudjuk

,abort”-alni a program futasat. (13. dbra)
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2 BioGrid Hadoop Console

Final check:

1. Choose your input file
Path: /home/jw/python/input2.txt

2. Choose your output file destination
Path: /home/jw/python/new

3. Your default Hadoop folder where bin/hadoop runs
Path: /nome/jw/hadoop/hadoop-1.2.1

When you Click "Run” please wait until the current job is

finished processing, because the job will run in the
background.

Run Abort

13. dbra - A MR job inditasa eldtt egy végsS "Final check” ablak jelenik meg, ahol ellendrizni
tudjuk a beallitasainkat.

start.py (3)

31.
32.

33.
34.

35.
36.
37.

38.
39.

40.
41.

42.

43.
44.
45.

#Choose Hadoop directory

msgbox(msg="Please follow the steps below to use this tool:\n\n 1. C
hoose your input file\n\tPath: " + inputFile +"\n 2. Choose your output
file destination \n\tPath: " + outputFileDir + "\n 3. Your default Hadoo
p folder where bin/hadoop runs \n\tPath: ?\n", title='BioGrid Hadoop Cons
ole - Step 3', ok_button='Continue', image=image)

hadoopDefaultDir = diropenbox(msg="where bin/hadoop runs”, title="3.
Default hadoop location", default="/home")

if hadoopDefaultDir == None:
msgbox(msg="You didn't specify your Hadoop folder. Closing progra
m...", title="Error!', ok_button="OK', image=None)
print "You didn't specify your Hadoop folder. Closing program..."

return 1

#Final check
choice = buttonbox(msg="Final check:\n\n 1. Choose your input file\n
\tPath: " + inputFile +"\n 2. Choose your output file destination \n\tPa
th: " + outputFileDir + "\n 3. Your default Hadoop folder where bin/hado
op runs \n\tPath: " + hadoopDefaultDir +"\n\nWhen you Click \"Run\" pleas
e wait until the current job is finished processing, because the job will
run in the background.", title='BioGrid Hadoop Console', choices=["Run",
"Abort"])

if choice == "Abort":
return 1
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A HDFS-re val6 feltoltést bin/hadoop dfs -copyFromLocal—al lehet végrehajtani unix
shell-bd1 (bash). Minden ilyen parancshoz a programon beliil a subprocess modul call

fiiggvénye lett meghivva.

start.py (4)

52. subprocess.call([copyInputFile, "dfs", "copyFromLocal", inputFile, "i
nput/input.txt"])

Ezek utan a Hadoop Streaming futdsdhoz sziikséges kapcsoloknak a definidlasa kovetkezik
(sztringként). Az eredeti parancs alapjan,

From terminal:

$ bin/hadoop jar contrib/streaming/hadoop-streaming-1.2.1.jar \
-libjars /home/jw/python/custom.jar \
-file /home/jw/python/mapper.py \
-mapper /home/jw/python/mapper.py \
-file /home/jw/python/reducer.py \
-reducer /home/jw/python/reducer.py \
-outputformat com.custom.CustomCSVFormat \
-input /user/jw/* -output /user/jw/output/

a valtozok az alabbiak szerint lettek deklaralva:

start.py (5)

54. #Initialization of parameters

55. mapper = os.getcwd() + "/mapper.py"

56. reducer = os.getcwd() + "/reducer.py”

57. customJar = os.getcwd() + "/custom.jar"

58. inputPath = "/user/" + getpass.getuser() + "/*"

59. outputPath = "/user/" + getpass.getuser() + "/output/"
60. os.chdir(hadoopDefaultDir)

Az Unix parancsnal kiadott kapcsolok a Hadoop Sreaming révid leirdsanal megtalalhatoak,
kivéve az -outputformat. Nevébdl kovetkeztetve a kimeneti fajlunk kiterjesztését lehet vele
meghatarozni. Az os.chdir-el a Hadoop konyvtarba navigal el a program, hogy a
bin/hadoop-0s Streaming job futasahoz sziikséges parancsot ki tudjuk adni.

Ezutan a job-nak az elinditasa kovetkezik, ehhez szintén - a HDFS-re valo masolashoz
hasonloan - a subprocess. cal L-t hasznaltam:

start.py (6)

66. subprocess.call(["bin/hadoop"”, "jar", "contrib/streaming/hadoop-
streaming-1.2.1.jar", "-libjars", customJar, "-file", mapper, "-
mapper", mapper, "-file", reducer, "-reducer", reducer, "-
outputformat"”, "com.custom.CustomCSVFormat", "-input", inputPath, "-
output"”, outputPath])
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Ez a folyamat az altalunk megadott input fajl méretétdl- és a cluster-iink nagysagatdl fliggéen
akar néhany percig is eltarthat. (A sajat single-node-os rendszeremen, 10 génre rendszerint kb.
1 perc volt a futasi id6.) Amint a job lefutott, a kimeneti fajlunk a megadott output folder-be

lesz masolva majd a HDFS-r6l az éltalunk hasznalt mappak torlése kovetkezik,

start.py (7)

69. print "Copying CSV to" + outputFileDir + '\n'
70. outputPath = "/user/" + getpass.getuser() + "/output/*.csv"
71. error = subprocess.call(["bin/hadoop”, "dfs", "-
get", outputPath, outputFileDir])
72.
73. if error ==
74. print "Copied!\n"
75. else:
76. print "ERROR in command get...\n"
77.

78. #Delete HDFS
79. print "Delete HDFS folders...\n"

80. error = subprocess.call(["bin/hadoop"”, "dfs", "-rmr", "/user/"])
81. if error = O:

82. print "ERROR!\n"

83.

84. print "\nDone."

egy esetleges Gj MR job hibatlan futdsanak érdekében. (Lényegében a HDFS-en 1évé /user
mappat rekurzivan kitorli.) Végiil - ha nem volt semmilyen hiba — egy ablak jelenik meg,

amely az alkalmazas futasanak végét jelzi. (14. dbra)

14/11/02 10:09:52 INFO streaming.StreamJob: getLocalDirs(): [/tmp/hadoop-jw/mapred/l
ocal]

14/11/62 10:09:52 INFO streaming.StreamJob: Running job: job_201411021005_0002
14/11/62 10:09:52 INFO streaming.StreamJob: To kill this job, run:

14/11/02 10:09:52 INFO streaming.StreamJob: /home/jw/hadoop/hadoop-1.2.1/1libexec/../
lbin/hadoop job -Dmapred.job.tracker=localhost:9001 -kill job_201411021005_0002
14/11/62 10:09:52 INFO streaming.StreamJob: Tracking URL: http://localhost:50030/job
details.jsp?jobid=job_201411021005_0002

14/11/062 10:09: INFO streaming.StreamJob: map 0% reduce 0%

14/11/062 106:10: INFO streaming.StreamJob: map 100% reduce 0%

14/11/62 10:10: INFO streaming.StreamJob: map 100% reduce 17%

14/11/062 10:10: INFO streaming.StreamJob: map 100% reduce 100%

14/11/02 10:10: INFO streaming.StreamJob: Job complete: job_201411021005_0002
14/11/062 10:10: INFO streaming.StreamJob: Output: /user/jw/output/

Copying CSV to/home/jw/python/new

-

BioGrid Hadoop Console

Hadoop MR Job has been executed successfully. Gene
folders... interactions have been downloaded to /home/jw/python/new
folder.

Deleted hdfs://localhost:9000/user

14. dbra - Az MR job futasanak végét jelz6 ablak. A job részletes futasat
a termindl ablakon keresztiil tudjuk leginkabb nyomon kovetni.
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start.py (8)

86.
87.

88.
89.

#Exit message

msgbox(msg="Hadoop MR Job has been executed successfully. Gene intera
ctions have been downloaded to " + outputFileDir + " folder.", title='Bio
Grid Hadoop Console', ok button="Exit')

return O

3.2.2 Mapper (mapper.py)

Amikor a Streaming-hez sziikséges parancs kiadasra keriil, a utility az adott elérési

utvonalon - ahonnan a start.py-t is futtatva van - keresni fogja a mapper.py programot,

amelynek az egyik legfontosabb feladata a géninterakcioknak a lekérdezése. A kod az

alabbiak szerint néz ki:

mapper.py

13.
14.
15.
16.
17.
18.
19.

20.
21.
22.
23.
24.
25.

. #!/usr/bin/env python2

from itertools import chain, combinations
import sys

import urllib2

import subprocess

import os

#Function to produce combinations of genes

.def powerset(iterable):

combList = list(iterable)
return chain.from_iterable(combinations(combList,n) for n in range(le
n(combList)+1))

def main():
gens = sys.stdin.readlines()
gens [item.strip() for item in gens]
gens = list(powerset(gens))

#For Biogrid REST service we need to separate gens like "genel|gene2]|
gene3"
for i in range(@, len(gens)) :
gens[i] = "|".join(str(x) for x in gens[i])

#REST calls
for i in range(1, len(gens)):
url = 'http://webservice.thebiogrid.org/interactions/?searchNames
=true&genelList=" + str(gens[i]) + '&taxId=all&accesskey=99380a201fcc2245c
18f6e4d1fec9035'’
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26. result = urllib2.urlopen(url).readlines()

27.

28. #Merging of gene names and REST answers

29. for j in range(®, len(result)):

30. resultStr = "".join(str(gens[i]) + '\t' + result[]j])
31. sys.stdout.write(resultStr)

320

33.if _name__ == "_main_ ":

34. main()

A program main fliggvényében el0szor a soronkénti olvasas folyamata zajlik le
(readlines()), majd a felesleges whitespace karakterek keriilnek eltavolitasra. A gens-re
ezutan a powerset fliggvény lesz meghivva, amely egy olyan listat alakit ki, amely az
interakciok lekérdezésének alapjat biztositja. A fliggvény tulajdonképpen a géneket
tartalmazd véges halmaznak (melynek elemei a bemeneti fajl egyes sorai,) a részhalmazait

allitja el6. Példaul 4 darab gén esetén:

{1h{2}3:{3}:{4}
{1, 23:{1, 3}3:{1, 4}:{2, 3}:{3, 4}:{2, 4}
{1, 2, 3}{1, 2, 4}{1, 3, 4}{2, 3, 4};

2" —1=2%*-1=15

{1, 2, 3,4}

Ahhoz hogy harom gén interakciojat le lehessen kérdezni, a BioGRID REST leirasa alapjan a
géneket "|" jellel kell elvalasztani ("gén_1|gén_2|gén 3").

Interactions between S. cerevisiae CDC27, APC1 and APC2:

Dhttp:/iwebservice.thebiogrid.org/interactions/?
searchNames=true&geneList=cdc27|apc1|apc2&taxid=5592928accesskey=[ACCE S SKEY]

15. dbra - A CDC27, APCI és APC2 génhez sziikséges link felépitése. A BioGRID REST szolgaltatasa

tobb opciot is felkindl az interakciok lekérdezésére.

Ezt a miiveletet a 23. sor for ciklusa végzi el. A linkeket az ezutan kovetkezd ciklus allitja
elé, méghozza ugy hogy a mdasodik elemtdl inditva (mivel az elsé halmaz iires) a mar

elallitott ("|" jellel elvalasztott) gének sztringjeit a cim megfelelé helyére szurja be.
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A cimek a lekérdezésekhez sziikségesek, amit BIoGRID a REST szoftverarchitekturan
keresztiili  webservice-el biztositja. Koncepcidjat tekintve egyszerli kliens-szerver
architektiranak tekinthetd, ahol a kliensek kéréseket inditanak a szerver fel¢, majd miutan a

szerver feldolgozta azt, a megfeleld valasz kertiil visszakiildésre.

URL_~ | "\JXT, JSON

Memory Cache \

16. abra - REST architektira
A BioGRID adatbazisbdl egy egyedi linken keresztiil tudjuk lekérdezni a kivdnt interakcidkat,
melyek egyszerii txt vagy JSON formdtumuak lehetnek.

A kérések és valaszok erdforrasreprezentaciok szallitdsa koré épiilnek. Erdforras
lényegében barmi lehet, ami Osszefliggd ¢és értelmesen cimezhetd entitas. Tipikusan egy
dokumentumot tekinthetd er6forrasnak, a BioGRID esetében pedig olyan egyéni txt vagy
JSON allomanyokat, amelyek a géninformaciokat tartalmazzak. Ezeket egy egységes
azonosito - URI (Uniform Resource Identifier) - segitségével lehet lekérdezni, ami egy linken
keresztiil érhet6 el, melyet a REST szerver elérésehez biztosit a webservice. Hogy hasznalni
lehessen, egy egyedi azonositot sziikséges igényelni a BioGRID weboldalan keresztiil, majd
azt beleépitve egy linkbe lehet sajat kéréseket inditani. (A projekthez kiilon lett igényelve

ilyen azonosito, ez a programkdodban is megtalalhato.)
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A programban ezutan kdvetkezik maga a hivasi rész, ahol az urtlib2 modul urlopen
fliggvénye soronként olvassa be a REST szerver altal kiildott valaszokat. Ahhoz, hogy tudni
lehessen, melyik kimenet melyik interakciohoz tartozik, minden kimeneti sornak az elejére
odakeriilt, hogy melyik gén(ek)rél van sz6 pontosan. A webservice-t6l érkezett interakciok
mez0it pedig a program tabulatorral fogja elvalasztani és az igy kapott sztringeket fogja majd

az stdout-ra irni.

3.2.3 Reducer (reducer.py)

A program ezen része a mapper-nél eldallitott koztes értékek rendezéséért felelds. Egy
single node-os rendszeren ez a folyamat kevésbé fontos, mint példaul egy tobb szaz (esetleg
tobb ezer) node-o0s rendszeren, ugyanis nem tudhatjuk biztosra azt, hogy az Gsszetartozo
gének egy helyen lettek-e lekérdezve.
reducer.py:

1. #!/usr/bin/env python2
2
3. import sys
4. import subprocess
5. def main():
6 #Replacing tabs to commas
7 for line in sys.stdin:
8

. line = line.replace('\t', ',")
9. sys.stdout.write(line)

10.
11.if _name_ == " main_ ":
12. main()

Az alkalmazas szempontjabol ez a kdd csupan egy dologért felel a rendezésen kiviil: a
megkapott interakcio-informacidé mezok kézotti tabulatoroknak a vesszore vald kicseréléséért.
Ezt - a mapper-tdl kapott 6sszes soron végighaladva -, a Line.replace fliggvény végzi el. A
kimenetet az el6z6 programhoz hasonloan az stdout-ra irja ki, amit a Streaming utility a

HDFS-re valo irassal fog befejezni.

3.2.4 custom.jar (CustomCSVFormat.java)

A Hadoop Streaming-nek a dokumentacidit bujva egy igen érdekes dolgot véltem

felfedezni: akar sajat kiterjesztéssel is ellathatjuk egy job-nak a kimeneti fajljait. A
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hasznalhatosagot szem el6tt tartva ugy dontottem, hogy az interakciok tarolasanak a
legmegfelel6bb formatuma a CSV lesz.

A CSV (comma-separated values) "vesszOvel elvalasztott értékeket" jelent. Mas
helyeken szoktak character-separated values-nak ("karakterrel elvalasztott értékeknek") is
hivni, mivel az elvalaszt6 karaternek nem feltétleniil kell vesszonek lennie, hanem barmely
mas whitespace karaktert is valaszthato helyette. A reducer-nél a tabulator is megfeleld
lehetett volna, viszont az RFC 4180 alapjan, inkabb a vesszOt valasztottam elvalaszto
karakterként. Valdjaban az egész fajl egy tablazatnak tekinthetd, amelyben a rekordok sorzaro
karakterrel az egyes mezdértékek pedig egy mindenhol azonos, de a nyers szovegben nem
el6forduld karakterekkel vannak elszeparalva. CSV-t a legtobb irodai tablazatkezeld,
business-orientalt és tudomanyos alkalmazas tamogatja. Ezek mellett nem meglepé modon az
RDBMS-ek nagyrésze is képes kezelni. A formatumnak hivatalos standard-je nincs, csupan a
fent emlitett RFC dokumentum foglalkozik vele a szokasosnal kicsit mélyrehatobban. A
mez6értékek a legtobb karakterkodolast tamogatjak (ASCII, UTF-8), ezen kiviil minden
rekordnak ugyanannyi mezéértéket kell tartalmaznia. (Azaz minden sorban ugyanannyi

vesszonek kell lennie.)

File Edit View Insert Format Tools Data Window Help

o] | | = = | | A z Lo =
'E%Quw“?ym ﬁﬁ® - v @ﬁ"zi' OC'L” '2_2\'
E\ﬂ Liberation Sans *| |10 v B 4 é % O3 O - EI - @ - ll
Al ~| fo X = [cc1790

B | ¢ [ o [ E [ F ] G [ H [ ] J [ K

CG11790 [ 31101 35279 42999 61251 67920 Dmel CG10664 Dmel CG11790 CG10664 CG11790  |COXIV|DmeNCG10664|cox4|IV|COX IV

2 [CGii7o0 " 31769 42999 42731 67920 67676 Dmel CG11790 Dmel CG6733 |CG11790 CG6733  DmeNCG11790
3 |cG1i790 31768 42999 41454 67920 66571 Dmel CG11790 Dmel CG3397 |CG11790 CG3397  DmeNCG11790
4 |CG11790|RNF11 29260 26994 2060 117941 108374/CGI-123 ORNF11  EPS15 SID1669
5 |CG11790jRNF1L 932011 26004 7316 117941 113164 CGI-123 ORNF11  UBC SID1669
6 |CG11790|RNF1L 928130 26994 2060 117941 108374 CGI-123 ORNF11  EPS15 SID1669
7 |CG11790|RNF11 928129 26994 10254 117941 115548 CGI-123 ORNF11  |STAMZ SID1669
8 |CG11790|RNF11 928128 26094 9372 117941 114773 CGI-123 ORNF11 | ZFYVE9  SID1669
9 |CG11790jRNF1L 928127 26994 9372 117941 114773 CGI-123 ORNF11 | ZFYVE9  SID1669
10 |CG11790|RNF1L 893299 5859 26994 111797 117941 0/CGI-123 QARS  RNF11 GLNRS|PRO2195
11 |CG11790|RNF11 874460 26094 10213 117941 115508 CGI-123 ORNF11 PSMD14  SID1669
12 |CG11790[RNF11 874468 26004 5719 117941 111691 CGI-123 ORNF11 | PSMD13  SID1669
13 |CG11790|RNF1L 874467 26994 5718 117941 111690 CGI-123 ORNF11 PSMD12  SID1669
14 |CGL1790|RNF1L 874466 26094 5717 117941 111689 CGI-123 ORNF11 | PSMD11  SID1669
15 |CG11790|RNF11 874465 26094 5716 117941 111688 CGI-123 RP5-889N15.3 [RNF11 PSMD10  SID1669
16 |CG11790|RNF1L 874464 26004 5714 117941 111686 CGI-123 ORNF11  PSMD8 SID1669
17 |CG11790|RNF1L 874463 26094 5713 117941 111685CGI-123 ORNF11  PSMD7 SID1669
18 |CG11790|RNF11 874462 26994 9861 117941 115195CGI-123 ORNF11  PSMD6 SID1669
19 |CG11790|RNF11 874461 26094 5711 117941 111684 CGI-123 RP11-271L5  RNF11  PSMD5 SID1669

| 20 |CG11790|RNF1L 874460 26994 5710 117941 111683 CGI-123 RP11-126K1.1 RNF1l1 PSMD4 SID1669

| 21 |CG11790|RNF1L 874450 26094 5709 117941 111682 CGI-123 ORNF11  PSMD3 SID1669
22 |CG11790|RNF11 874458 26094 5708 117941 111681 CGI-123 ORNF11  PSMD2 SID1669

| 23 |CG11790[RNF11 874457 26094 5707 117941 111680 CGI-123 ORNF11  PSMD1 SID1669

| 24 |CG11790|RNF1L 874456 26994 63893 117941 121973 CGI-123 ORNF11 | UBE20 SID1669

| 25 |CGL1790|RNF1L 874455 26094 7336 117941 113184 CGI-123 ORNF1l |UBE2v2  SID1669

17. abra - Importalt CSV fajl a LibreOffice Calc programban
Az abran a BioGrid Hadoopegyik lehetséges kimenete lathato.
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A kiterjesztés megvaltoztatasdhoz egy rovid Java kodot irtam, melyben a
MultipleTextOutputFormat osztaly generateleafFileName metodusat irtam  felil
(@override). Csupan annyit kellett moddositani, hogy visszatérési értékként a name
paraméterhez a ".csv" Kkiterjesztést hozzdadtam. Gyakorlatilag ide barmilyen tetszéleges
szoveget be lehetett volna irni és a Hadoop ezutan az altalunk megadott kiterjesztéssel latta
volna el az &sszes kimeneti fajlunkat. (Osszes kimeneti f4jlrol akkor beszélhetiink, ha példaul
nincsen reducer-tink. Ugyanis van lehet6séglink akar olyan Streaming MR job-ot is
létrehozni, amelyben nincs reducer, ekkor a mapper altali kdztes adatok nem lesznek rendezve

egy fajlban, hanem az egyes részek kiilon-kiilon lesznek elérhetéek a HDFS-en.)

CustomCSVFormat. java:

1. package com.custom;

2. import org.apache.hadoop.fs.Path;

3. import org.apache.hadoop.io.Text;

4. import org.apache.hadoop.mapred.lib.MultipleTextOutputFormat;

5.

6. public class CustomCSVFormat extends MultipleTextOutputFormat<Text, Text
> {

7.

8. @Override

9. protected String generatelLeafFileName(String name) {

10. return name + ".csv";

11. }

12.

13. }

A Java forraskddot a javac -cp paranccsal forditottam le, majd a Jar-ba torténd
csomagolasat a jar cvf-el utasitassal végeztem el. A fajlt, a -Libjars kapcsoloval lehet

miik6désbe hozni a Streaming-en keresztiil, ami a start.py-ban is megtalalhato.
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3.3 Tesztelés

Nagyméreti adatokrol 1évén szo, a szoftver fejlesztése utan sziikségesnek tartottam
megvizsgéalni a szoftver futasanak kimeneti fajlait, a lekérdezni kivant gének szamanak
fliggvényében. A teszteléshez egy tetszOleges génlistat generaltam, melynek neveit és a
hozzajuk tartozd lekérdezések szamat a 2. tdbldzat tartalmazza. Célom az volt, hogy

megtalaljam azt a hatart, ameddig egy egyszerii PC er6forrasai is elegendéek a szoftver

hatékony futtatasahoz.
Sorszam Gén Lekérdezések szama

1. CG11791 1

2. CG11790 3

3. RNF11 7

4. CG13321 15
5. CG13322 31
6. CG13326 63
7. CG14247 127
8. CG11796 255
9. CG12582 511
10. Sytl 1023
11. Syt4 2047
12. Sacl 4095
13. Cyp6al9 8191
14. Cyp6al3 16383
15. XPC 32767

2. tablazat - A vizsgalt gének listdja és a hozzdjuk tartozo
lekérdezések szama

A futasi id6 nagyban fiigg attdl, hogy milyen gének interakcidira vagyunk kivancsiak,
hiszen egy génhez 4-5 sort6l kezdédden akar tobb szaz sornyi adat is szerepelhet a kimeneti

fajlunkban. A tesztelés alatt csak az MR job-ok futési idejét mértem, emellett az output fajlra
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vonatkozolag gylijtottem Ossze néhany fontos adatot. Az alabbi tablazat 1-t6l kezdddden,

egészen 15 db génig tartalmazza az eredményeket:

Gének szdma Kimen?ti sorok Kime,neti fajl Futasi idé
sZama merete
1 3 604 byte 0:40
2 12 2.5kB 0:40
3 170 32.4 kB 0:42
4 384 75.7 kB 0:41
5 724 145.7 kB 0:34
6 1552 319.7 kB 0:36
7 1576 326.3 kB 0:36
8 1976 417.9 kB 0:43
9 3608 773.0 kB 0:47
10 4080 884.9 kB 0:45
11 9056 2.4 MB 0:57
12 11840 3.4 MB 1:17
13 78912 40.8 MB 4:47
14 85440 42.3 MB 4:53
15 169856 84.9 MB 9:18

3. tabldzat - Mérési eredmények
Eszrevehetd, hogy mind a futasi idé és a kimeneti fijl mérete
(sorok szamaval egyetemben) a 13. géntdl kezdédéen novekedett meg nagymértékben

A futési 1d6 egészen 12. génig nem szamottevo (csupan 1 perc koriili), pedig mar ennyi
gén esetén is 4095 lekérdezésr6l beszEliink. 15 gén esetén a program majdnem 10 percet
futott, szamomra ez volt az a hatar ahonnan mar legalabb egy két node-os klaszter kiépitése
sziikséges lett volna. Ugyanis két eréforras hasznalatakor a futasi id6 megfelezédne, raadasul
chhez a kodot és a futtatasi paramétereket sem kellene moédositanunk. Sajnos egy ilyen

rendszeren valo tesztelésre nem volt lehetdségem.
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Futasi ido
10:48
9:36 9:18

8:24 r
7:12 I
/

6:00

4:48

3:36 /
2:24

0:40 0:45

Futdsiidé (p:mp)
D
D
~

1:12

0:00

1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10. 11. 12. 13. 14. 15.
Gén sorszama

1. diagram - 4 futdsi id6 egészen a 12. génig nem szamottevd, viszont a Cyp6al9 géntdsl
kezddddben tébb percig futott a program.

Az output file méretét és sorainak szamat elsdsorban a REST service-t61 fogadott valaszok
szama hatarozza meg, melyet a 2. diagram reprezental. A futasi idohéz hasonloan a kimeneti

fajl sorainak szdma ¢és mérete a 13. géntdl kezd6dden novekedett meg drasztikusan.

Kimeneti sorok szama (db)
180000
160000
140000
120000 I
100000 I
78912
80000
60000
40000

169856 '

Sorok szama (db)

20000

/
3 [IET—
0 -

1. 2. 3. 4 5 6 7. 8 9 10. 11. 12. 13. 14. 15.

Gén sorszama

2. diagram - A kimeneti sorok szdma
a 13. géntdl kezdve majdnem hétszeresére nétt
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Kimeneti fajl mérete
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o

Fdjl mérete (MB)
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1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10. 11. 12. 13. 14. 15.

Gén sorszama

o
L

3. diagram - 4 kimeneti fijl mérete, a sorokhoz hasonlé iitemben valtozott. A 15. génnél
éppen nem éri el a 85MB-ot. Ekkora adatmennyiség még nem tekintheto nagy
adathalmaznak, viszont a 10 perces futdsi idé sajnos egy ilyen rendszeren mdr nem
tekinthetd hatékonynak.

Osszességében megallapithatd, hogy a szoftver egy single-node-os rendszeren is tud
hatékony mitkodést produkalni. Egyediil a futdsi idé volt az, ami nagymértékben befolyasolta
ezt a hatékonysagot, hiszen a program 15 gén esetén mar majdnem 10 percig futott. Azonban
a kimeneti f4jl mérete (és a sorok szadma) egyaltalin nem haladta meg egy hétkoznapi
szamitogép erbforrasait. Esetleg ha a vizsgalt génmennyiségt6l tobbet szeretnénk lekérdezni,
a futdsi id0 csokkentésének érdekében a programot érdemes lehet egy néhany node-0S
klaszter-rendszeren keresztiil futtatni, tobb szaz és tobb ezer gén esetén pedig egy nagyobb

Hadoop klaszter kiépitése lehet a legcélszeriibb dontés.
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4. Osszefoglalas

A funkcionalis genomika az egyes gének bioldgiai folyamatokban betoltdtt szerepét
vizsgalja. Az ezen a teriileten végzett kutatasok elengedhetetlen feltétele a kisérletek alapos
megtervezeése, azonban az egy kisérletben potencidlisan vizsgalt gének ¢€s a koztiik fennallo
ismert kapcsolatok szama rendkiviil magas, €és a kisérleti bioldgusok szdmara nehézséget
jelent ezen informéciok beszerzése és rendszerezése. Erre a problémara igyekszik megoldast
kinalni a dolgozatban bemutatott szoftver, amely egy felhaszndlo altal megadott génlistara
Osszegylijti és rendszerezi a gének kozt fenndlld kapcsolatokat.

A szoftver az Apache Hadoop nevil nyilt forraskoda keretrendszeren alapszik, amellyel
lehetdve valt az adat-intenziv elosztott alkalmazasoknak a nagyméretli és egyben alacsony
koltségii grid infrastruktiraval torténd tamogatasa. Az architektira biztosit egy elosztott
fajlrendszert - a HDFS-t - és emellett implementalja a MapReduce paradigmat is, amit a
funkcionalis programozas map ¢és reduce funkcioi inspiraltak. A gének kinyeréséhez egy
BioGRID nevii adatbazis REST alapu webszolgaltatasat hasznaltam, amely a fehérje-fehérje-
¢s géninterakcidknak az egyik legnagyobb "gyiijtéhelye".

A Hadoop (¢és igy az alkalmazasom) egyik legnagyobb eldonye a skalazhatosag, azaz a
programot elosztott kornyezetben futtatva a bemenet méretének fiiggvényében
exponencialisan ndvekvo lehetséges kombindcidkat, linearisan skdldzva dolgozhatjuk fel. A
hasznalatdhoz csupan egy egyszerii szoveges fajlt kell megadnunk, majd néhany egyszerii
Iépés mulva mar a sajat lokalis fajlrendszeriinkon taldljuk azt a kimeneti fajlt, amely a
szamunkra fontos gének (egyes, paros, harmas, stb.) interakcidit tartalmazza. Tovabba a
programhoz implementalva lett egy egyszerti grafikai feliilet is, amely lehetévé teszi az
alkalmazas paraméterezését is, annak mélyrehat6 ismerete nélkiil. A végsd output formatuma
pedig olyan CSV f4jl lesz, melyet akar azonnal importalhatunk barmilyen tablazatkezeld
programba vagy akar egy egyszerii notepad-el is megnyithatjuk.
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abra
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A MR job inditasa elott egy végso "Final check” ablak jelenik meg, ahol ellenorizni
tudjuk a beallitasainkat.
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Importalt CSV fajl a LibreOlffice Calc programban

A szoftver MapReduce részének miikodése
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/. Eredmények

Munkam soran egy olyan szoftvert alkottam, amely a funkcionalis genomikaval
foglalkozé Kkisérleti biologusok munkajat igyekszik segiteni. Az ezen a teriileten végzett
kutatasok elengedhetetlen feltétele - a kisérletek alapos megtervezése mellett -, az egy
kisérletben potencidlisan vizsgalt gének és a koztik fenndlldo ismert kapcsolatoknak a
meghatarozdsa. Az altalam irt alkalmazis erre kivan megolddst nyujtani, amely egy
felhasznalo altal megadott génlistara osszegyiijti és rendszerezi a gének kozt fennallo
kapcsolatokat és olyan formatumba menti el, amely konnyen hasznalhatova teszi, példaul
egy tablazatkezel6 program szamara. A megvaldsitashoz az Apache Hadoop keretrendszert
hasznaltam, amely jelenleg az egyik legmodernebb eszkdze az adatintenziv alkalmazasok
tamogatasanak. Alapjat egy elosztott fajlrendszer (HDFS) és a MapReduce paradigma
hatarozza meg.

Els6ként a Hadoop keretrendszert telepitettem egy virtualis Ubuntu Linux operacios
rendszerre, melynek konfiguralasat magam végeztem el. Ezutan a Hadoop Streaming utility
segitségével egy olyan Python alapu MapReduce programot fejlesztettem, amely gének
interakcioit képes lekérdezni a BioGRID REST alapti webservice-én keresztiil. A mapper.py
részben olyan map fiiggvényt definialtam, amely az egyes URL-ek és a REST hivasok
elosztott kezelését teszi lehetové. A rendezes alapjat a részt vevo gének alfabetikus sorrendje
hatarozza meg. A reducer.py a beérkezé informacio rendszerezését és megfelelé
formatumuva alakitasat végzé reducer fiiggvényt tartalmazza. A konnyl
hasznalhatosagot szem eldtt tartva egy felhasznaldi feliilet is implementalasra keriilt a
Python easyGUI moduljanak segitségével. A GUI segitségével barki konnyedén tudja a
szoftvert haszndlni, csupan néhany kattintas segitségével. A kimeneti f4jl formatumat CSV-
nek valasztottam, ezért egy rovid Java kod is belekeriilt a tobbi kod mellé, amely minden
kimeneti f4jl kiterjesztését .csv-re valtoztatja. Ezek utdn tesztelést végeztem arra
vonatkozoan, hogy meddig érdemes a szoftvert egy single-node-os rendszeren futtatni,
azaz milyen génmennyiségnél ajanlott egy 'tobbnode'-os klaszter kialakitasa. Tobbek
kozott a futdsi id6t €s a kimeneti faj] méretét vizsgaltam. Az elkésziilt alkalmazasom jelenlegi
valtozata szabadon elérhetd az alabbi github repository-ban:
(https://github.com/benauer/BioGrid-Hadoop).
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18. abra - A szoftver MapReduce részének miikodése

Fébb eredmények osszesitve:

e Single-node-os Hadoop-klaszter 1étrehozasa

e MapReduce program fejlesztése:

o mapper.py: az interakciok lekérdezése a BioGRID REST webszolgaltatas

segitségével

o reducer.py: a lekérdezett adatok rendezése és a CSV formatumanak valo

megfeleltetése (RFC 4180)

o start.py: grafikus feliilet implementalasa a konnyti hasznalhatosagért

o CustomCSVFormat.java: rovid kod a kimeneti fajl kiterjesztésének eléréséért
e Publikalas: https://github.com/benauer/BioGrid-Hadoop

o Tesztelés: a hatékony mikodés vizsgalata egy single-node-os rendszeren
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